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“Everything	  is	  everywhere,	  but	  the	  
environment	  selects*”.	  

	  

*Bass	  Becking,	  1934	  

Follows	  et	  al.,	  2007	  	   Moisan	  et	  al.,	  2002	  	  

Moisan	  et	  al.,	  2002	  	  



Bermuda-‐Atlan$c	  Time	  Series	  Experiments	  
	  Fasham	  et	  al.,	  1990	   Spitz	  et	  al.,	  2001	  

GP	  Year	  2	  Task	  1:	  Carry	  out	  1D	  model	  	  
development	  using	  BATS	  and	  HOTS	  data	  sets	  
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Ecosystem/Food	  Web	  Models	  can	  be	  represented	  as	  a	  matrix	  of	  terms/equa$ons	  

Sink 

X 



Fasham	  et	  al.	  (1990)	  BioFlo	  Matrix	  



NPZ,	  Franks	  et	  al.,	  Mar.	  Bio.	  1986	  	  	  	  N=3	  
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LISP prefix representation: 
(* Vm (* (/ N (+ (KN N))) (/ I (+ (IK I))))) 
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Calcula6on	  of	  Tree	  	  
value	  moves	  from	  	  
the	  boiom	  up.	  



Binary	  Tree	  Architecture	  

Example	  of	  randomly	  generated	  ini$al	  tree	  structures	  



Use	  of	  Fortran-‐90	  ‘Defined	  Type’	  
	  Operator:	  

[+,-‐,*,/,Boolean,etc]	  
Input	  nodes	  can	  vary.	  

Input	  Nodes:	  
[Variable,	  parameter,	  
New	  defined	  type]	  

Calcula$on	  starts	  from	  top	  of	  tree	  
Performance	  improved	  by	  orders	  of	  magnitude!	  



‘Digi6zed’	  Ecosystem	  Model	  Equa6ons	  
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Binary	  Tree	  Equa$on	  Term	  String	  



Huisman	  &	  Weissing,	  1999	  
Fasham	  et	  al.,	  1990	   Moore	  et	  al.,	  2002	  

Small	  Phytoplankton	  Pool	  



Gene6c	  Programming	  Overview	  
1)  Generate	  ini6al	  random	  popula6on	  of	  models	  
2)  Calculate	  fitness	  of	  all	  individual	  models	  
3)  Randomly	  select	  based	  on	  fitness	  for:	  

– Asexual	  reproduc6on	  
–  Sexual	  reproduc6on	  (i.e.	  Tournament	  Selec6on)	  

4)  Carry	  out	  gene6c	  muta6on	  
5)  Calculate	  fitness	  of	  new	  individuals	  
6)  Test	  for	  comple6on	  criteria	  (low	  SSE	  value	  met?)	  
7)  No:	  go	  to	  3;	  Yes:	  end	  program	  



Cross  
methodology 
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GPCODE	  Box	  Model	  Twin	  Experiments	  



Simple	  Lotka-‐Volterra	  Model	  
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GP	  Year	  2	  Task	  2:	  Begin	  off-‐line	  global	  GPCODE	  	  
modeling	  experiments	  

ECCO2	  1992-‐2013	  SST	  Solu6ons	  



5 deg X 5 deg SeaWiFS mean chl. a 

GP	  Year	  2	  Task	  2	  (cont’d):	  Develop	  GPCODE	  	  
global	  modeling	  at	  coarse	  scales	  using	  
satellite	  observa$ons	  



(A)	  	  	  Coupled	  Equa6ons	  used	  to….	  

(C)	  Represented	  in	  a	  Matrix	  Form,	  whose	  terms	  are….	  	  
(D)	  Simple	  binary	  tree	  expressions	  or	  strings	  of…	  	  

(E)	  Informa6on	  capable	  of	  op6miza6on	  by	  Evolu6onary	  Theory….	  	  

(B)	  Model	  Ecosystem	  Dynamics	  can	  be….	  

(F)	  In	  order	  to	  Model	  Global	  Ocean	  Ecosystems.	  è	  	  



Linking	  parameters	  to	  traits	  for	  
diversity	  and	  acclima6on	  

Model	  with	  100	  phytoplankton	  groups	   Gaussian	  Trait-‐based	  model	  (2-‐3	  equa$ons)	  


